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摘要：利用Ｚｏｂｅｌｌ２２１６Ｅ培养基和涂布平板法对北极海洋沉积物中可培养细菌进行分离纯化，并利用

１６ＳｒＲＮＡ基因进行分子鉴定与系统发育分析。根据菌落形态学特征，从５９个站点的沉积物样品中

共分离纯化获得５７０株细菌；基于１６ＳｒＲＮＡ基因的分子鉴定与系统发育分析表明，分离到的可培养

细菌分别属于细菌域的４个门，５个纲，１２个目，２３个科，４７个属，１０２个种，其中γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｒｉａ占绝

大多数；有１４株菌株与模式菌株的１６ＳｒＲＮＡ基因序列相似性小于９７％，为６个潜在的新种。北极

海域的海洋沉积物中存在着丰富的微生物种质资源，为开发新型生物活性物质和特殊功能基因打下

了基础。
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１　引言

极地具有独特的地理、环境及气候特征，其主要

特点是变化极大的光照辐射、季节性的光照时间、常

年极低的水温（通常在－１．８～２．０℃）和高盐度环境

（海水中的盐度一般为３４～３５，海冰中盐囊和盐通道

的盐度可达普通海水的５倍），形成了一个酷寒、强辐

射和高盐度的自然环境［１］。北极地区蕴含着丰富的

微生物种质资源，由于其特殊的地理位置和气候条

件，生存于其中的微生物大多有其特殊的生理生化特

性和代谢特征。由于数万年的沉积作用，深海沉积物

成分繁复，是非常复杂的微生物栖息地。有机质是微

生物易利用的物质和能源，而深海沉积物中有机质含

量比海水中的要多１０４～１０
５ 倍；同时，深海沉积物也

是巨大的基因遗传变异库［２］。因此，本研究对于北极

地区深海沉积物中微生物的种质及其多样性研究具

有重要的意义。

北极区域的微生物多样性研究主要集中在海水

－海冰生态系统中；此外，北极海水中的浮游微生

物［３］和冰川中的微生物多样性研究也有报道［４］，而对

北极区域海底沉积物中微生物的研究则较少，并且集

中在某些特定代谢类型，例如硫酸盐还原菌等 ［５—６］。

对北极环境中的微生物进行大范围的分离培养，并在

此基础上进行其微生物多样性分析仅在北极海冰样

品中得到了开展［７］。

相对于北极的广阔水域和特殊气候条件，已有研

究结果并不能全面反映北极海域中的微生物种质资

源多样性，因此还需进一步研究调查。２０１２年７—９



月中国第五次北极科学考察对北极海域海洋沉积物

进行了大面积调查并采集了样品，本文通过原位涂布

培养、分离纯化及分子鉴定与系统发育分析，分离培

养并发现了大量新的细菌种质资源。这些资源对于

了解北极海域海洋沉积物微生物的多样性、发现新的

微生物种质资源、开发利用其特殊的功能基因和生物

活性物质具有重要意义。

２　材料和方法

２．１　样品

北极海域海洋沉积物样品为２０１２年７—９月中

国第五次北极科学考察采集，对箱式采样器和重力采

样器采取的海洋沉积物样品，用无菌药匙采集后置于

无菌封口袋中，于“雪龙”船现场进行可培养细菌的分

离纯化并于４℃保存，回实验室后进行进一步的分离

纯化培养与鉴定。

北极海域海洋沉积物采集样品主要采自于４个

区域：白令海及其邻近海域、北冰洋海域太平洋扇区、

北冰洋－大西洋扇及其他海域。白令海及其邻近海

域采样区域为白令海和阿留申群岛周边海域在内的

北太平洋北极边缘海，包括沿白令海西侧航线、阿姆

奇卡特岛－努尼瓦克岛之间的断面ＢＬ，沿白令海峡

南部的断面ＢＳ，在圣劳伦斯岛和普罗维杰尼亚之间

的３个站点及圣劳伦斯岛以东、以南的６个站点构成

的断面ＢＭ，以及白令海峡以南的ＢＮ断面。在本区

域内，共对２１个站位进行采样，水深从２６．２～３９００

ｍ不等，均为表层沉积物样品；除ＢＬ０４站位采用重

力采样器，其他２０个站位均采用箱式采样器。北冰

洋海域太平洋扇区采样区域为太平洋扇区的白令海

峡附近及其以北的楚科奇海，包括Ｒ、Ｃ、ＣＣ和ＳＲ共４

个断面。在本区域内，共对１９个站位进行采样，水深

从２６．２～１０９．５ｍ不等，均为表层沉积物样品；均采用

箱式采样器。北极海域大西洋扇区主要包括ＡＴ和ＢＢ

两个断面。在本区域内，共对８个站位进行采样，水深

从２４３３．６～３６７４．３ｍ不等，均为底层沉积物样品；

ＢＢ０４站位采用多管采样器，其余７个站位采用重力采

样器。其他海域主要是对冰岛外海及冰站等１１个站

位进行采样，水深从４９１～１５９７．４ｍ不等。

２．２　分离培养基与可培养细菌的分离纯化

海水Ｚｏｂｅｌｌ２２１６Ｅ培养基：蛋白胨５ｇ，酵母粉１

ｇ，琼脂粉１５ｇ，过滤原位海水：自来水（体积比为２∶

１），１０００ｍＬ。

无菌药匙取适量泥样，接于含５ｍＬ无菌海水的

试管中，充分混匀，经适当系列稀释后，取５０μＬ涂布

于２２１６Ｅ培养基平板上，于４℃低温培养箱中倒置培

养１５ｄ。根据菌落形态学特征，挑取不同的单菌落进

行进一步的分离纯化。

２．３　分子鉴定与与系统发育分析

ＤＮＡ模板的制备参照文献［８］进行。

１６ＳｒＲＮＡ扩增采用５０μＬ扩增体系（１μＬ２７Ｆ，

１μＬ１４９２Ｒ，２５μＬＭａｓｔｅｒＭｉｘ，２３μＬｄｄＨ２Ｏ）反应

条件：９５℃，５ｍｉｎ；９５℃，１ｍｉｎ，５５℃，３０ｓ，７２℃，１．５

ｍｉｎ，３０个循环；７２℃延伸７ｍｉｎ。采用细菌１６Ｓ

ｒＲＮＡ扩增通用引物２７Ｆ（５′－ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴ

ＧＧＣＴＣＡＧ－３′）和１４９２Ｒ（５′－ＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴ

ＴＡＣＧＡＣＴＴ－３′）进行ＰＣＲ扩增，ＰＣＲ产物送至南

京金斯瑞生物股份有限公司进行纯化和测序。测序

获得的１６ＳｒＲＮＡ基因序列长度为１３００～１４００ｂｐ，

测序结果在ＮＣＢＩ进行ＢＬＡＳＴ分析。序列比对采用

ＢｉｏＥｄｉｔ的多序列比对排列（Ｃｌｕｓｔａｌｗｍｕｌｔｉｐｌｅａｌｉｇｎ

ｍｅｎｔ），系统发育分析采用 Ｍｅｇａ４．０的邻接法

（Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ）。与 模 式 菌 株 的 １６Ｓ

ｒＲＮＡ基因相似性比较利用ＥｚＴａｘｏｎｅＤａｔａｂａｓｅ进行

（ｈｔｔｐ：／／ｅｚｔａｘｏｎｅ．ｅｚｂｉｏｃｌｏｕｄ．ｎｅｔ）
［９］。

３　结果与分析

３．１　菌株的分离纯化与鉴定

经海水Ｚｏｂｅｌｌ２２１６Ｅ培养基平板４℃培养１５ｄ，

根据菌落形态学特征从５９个站位的北极海洋沉积物

样品中共分离并获得１６ＳｒＲＮＡ基因有效序列的细

菌达５７０株。利用ＥｚＴａｘｏｎｅＤａｔａｂａｓｅ（ｈｔｔｐ：／／ｅｚｔａｘ

ｏｎｅ．ｅｚｂｉｏｃｌｏｕｄ．ｎｅｔ）检索与获得的１６ＳｒＲＮＡ基因序

列相似性最高的模式菌株，结果发现，绝大多数与数

据库中已有的模式菌株１６ＳｒＲＮＡ基因序列相似性

达９７％的可占９８％，其中９９％以上的可达７４．６％。

分子鉴定与系统发育分析表明，分离到的可培养细菌

分别属于４个门，分别为变形菌门Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、放

线菌门Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、厚壁菌门Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ和拟杆菌

门Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，５个纲；其中 γ变形菌纲 γＰｒｏ

ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ有４０９株，数量最多，占总分离株数的

７２％；其次为黄杆菌纲Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａ，共６６株，占总分

离株数的１２％；属于α变形菌纲。αＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、

放线菌纲Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ＿ｃ和芽孢杆菌纲Ｂａｃｉｌｌｉ的菌

株数分别为４５株、２３株和１３株，分别占总分离株数

的８％、４％和２％（见图１）。值得指出的是，有１４株

菌株与已有模式菌株的１６ＳｒＲＮＡ基因序列相似性
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小于９７％，可能为潜在的新种。

图１　北极海洋沉积物可培养细菌的组成分析

Ｆｉｇ．１　Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃｕｌｔｕｒａｂｌｅｂａｃｔｅｒｉａｉｓｏｌａｔｅｄ

ｆｒｏｍＡｒｃｔｉｃｍａｒｉｎｅｓｅｄｉｍｅｎｔ

北极海洋沉积物可培养细菌的种属、菌株数量以

及分离到该菌株的站位数等基本情况见表１。可以

看出，从５９个站位中的北极海洋沉积物样品中分离

得到的５７０株细菌，分属于４７个属，１０２个种；其中γ

变形菌纲γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ在细菌属水平上的多样性

最为丰富，包括１７个不同的属，黄杆菌纲Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅ

ｒｉａ次之，包括１１个属，α变形菌纲αＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ含

有７个属，放线菌纲Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ＿ｃ和芽孢杆菌纲

Ｂａｃｉｌｌｉ各含６个属。在菌株数量上，以希瓦氏菌属

犛犺犲狑犪狀犲犾犾犪所含数量最多，共有１５３株，分属于８个

种，占总分离菌株数的２７％；且其分布也较广，共从

４２个站位的沉积物样品中分离到该属的菌株。其次

为假交替单胞菌属犘狊犲狌犱狅犪犾狋犲狉狅犿狅狀犪狊的菌株，共有

７０株，分属于１０个种，占总菌株数的１２％；其分布也

较广，从２３个站位的沉积物样品中分离到该属菌株。

亚硫酸盐杆菌属犛狌犾犳犻狋狅犫犪犮狋犲狉和科尔韦尔氏菌属

犆狅犾狑犲犾犾犻犪菌株的出现频率及多样性也比较高，分别

包括５个种３６株和５个种２５株。另外，尽管有的属

内菌株数量不多，如鞘氨醇单胞菌属犛狆犺犻狀犵狅犿狅狀犪狊、

副球菌属犘犪狉犪犮狅犮犮狌狊等仅含一株菌，但可反映出该海

域沉积物中微生物的多样性。

表１　北极海洋沉积物可培养细菌的分离鉴定情况一览表

犜犪犫．１犛犮犺犲犱狌犾犲狅犳犫犪犮狋犲狉犻犪犾犻狊狅犾犪狋犻狅狀犪狀犱犻犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀

犳狉狅犿犃狉犮狋犻犮犿犪狉犻狀犲狊犲犱犻犿犲狀狋

纲 属
种／菌

株数量

出现站位数

／频率／％

αＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 犛狆犺犻狀犵狅犿狅狀犪狊 １／１ １／１．７

犛狆犺犻狀犵狅狆狔狓犻狊 １／２ ２／３．４

犛狌犾犳犻狋狅犫犪犮狋犲狉 ５／３６ ９／１５．３

续表１

纲 属
种／菌

株数量

出现站位数

／频率／％

犃犾犫犻狉犺狅犱狅犫犪犮狋犲狉 １／１ １／１．７

犘犪狉犪犮狅犮犮狌狊 １／１ １／１．７

犔狅犽狋犪狀犲犾犾犪 １／２ １／１．７

犘犪犮犻犳犻犮犻犫犪犮狋犲狉 １／２ １／１．７

γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉 ２／７ ５／８．５

犘狊狔犮犺狉狅犫犪犮狋犲狉 ４／１７ １０／１６．９

犆狅犾狑犲犾犾犻犪 ５／２５ １５／２５．４

犌犾犪犮犻犲犮狅犾犪 ４／６ ５／８．５

犕犪狉犻狀狅犫犪犮狋犲狉 ２／１８ ９／１５．３

犕狅狉犻狋犲犾犾犪 ３／１９ ９／１５．３

犘狊犲狌犱狅犪犾狋犲狉狅犿狅狀犪狊 １０／７０ ２３／３９．０

犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊 ６／１５ １０／１６．９

犘狊狔犮犺狉狅犿狅狀犪狊 ４／１９ １８／３０．５

犛犺犲狑犪狀犲犾犾犪 ８／１５３ ４２／７１．２

犎犪犳狀犻犪 １／１ １／１．７

犃犿狆犺狉犻狋犲犪 １／１ １／１．７

犕犪狉犻狀狅犿狅狀犪狊 １／１５ ６／１０．２

犖犲狆狋狌狀狅犿狅狀犪狊 １／３ １／１．７

犎犪犾狅犿狅狀犪狊 ４／１７ ７／１１．９

犛犪犾犻狀犻犮狅犾犪 １／１ １／１．７

犘犺狅狋狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿 ２／２２ １４／２３．７

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃ 犅狉犪犮犺狔犫犪犮狋犲狉犻狌犿 １／２ １／１．７

犑犪狀犻犫犪犮狋犲狉 １／２ １／１．７

犆犻狋狉犻犮狅犮犮狌狊 １／１ １／１．７

犃狉狋犺狉狅犫犪犮狋犲狉 １／１ １／１．７

犓狅犮狌狉犻犪 １／４ ２／３．４

犛犪犾犻狀犻犫犪犮狋犲狉犻狌犿 １／１３ ４／６．８

Ｂａｃｉｌｌｉ 犃犲狉狅犮狅犮犮狌狊 １／１ １／１．７

犅犪犮犻犾犾狌狊 ２／５ ３／５．１

犎犪犾狅犫犪犮犻犾犾狌狊 １／１ １／１．７

犗犮犲犪狀狅犫犪犮犻犾犾狌狊 １／１ １／０．２

犛犻狀狅犫犪犮犪 １／１ １／０．２

犘犾犪狀狅犮狅犮犮狌狊 ２／４ ４／６．８

Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａ 犃狉犲狀犻犫犪犮狋犲狉 １／１ １／１．７

犅犻狕犻狅狀犻犪 １／１ １／１．７

犉犾犪狏狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿 ３／１６ ５／８．５

犑狅狅狊狋犲犾犾犪 ２／４ ２／３．４

犔犪犮犻狀狌狋狉犻狓 ２／１０ ４／６．８

犔犲犲狌狑犲狀犺狅犲犽犻犲犾犾犪 １／４ ２／３．４

犕犪狉犻犫犪犮狋犲狉 ３／１７ １７／２８．８

犘狅犾犪狉犻犫犪犮狋犲狉 ２／４ １／１．７

犘狊狔犮犺狉狅狊犲狉狆犲狀狊 １／２ ２／３．４

犛犲犱犻犿犻狀犻犮狅犾犪 １／４ ３／５．１

犠犻狀狅犵狉犪犱狊犽狔犲犾犾犪 １／３ １／１．７
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　　一般认为，１６ＳｒＲＮＡ 基因序列同源性小于

９７％，可以认为属于不同的种；同源性小于９３％～

９５％，可以认为属于不同的属
［１０］。经测序与对比分

析，本文发现有１４个菌株序列与相似性最高的模式

菌株的１６ＳｒＲＮＡ基因序列相似性小于９７％，并对这

１４株菌株进行系统发育分析（图２）发现，可能有６株

菌为潜在新种。其中有部分菌株，如菌株７３１与相似

性最高的模式菌株犃犿狆犺狉犻狋犲犪犼犪狆狅狀犻犮犪ＪＡＭＭ１８６６
Ｔ

的１６ＳｒＲＮＡ基因序列相似性仅有９１．６７％，可能为

新属（表２）。

表２　疑似新种１６犛狉犇犖犃序列相似性比较结果

犜犪犫．２　犛犻犿犻犾犪狉犻狋狔犮狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狋犺犲１６犛狉犇犖犃狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳狆狅狋犲狀狋犻犪犾狀狅狏犲犾狊狆犲犮犻犲狊

分离站位 站位经纬度 菌株编号
相似性最高模式菌株

（注册号）
相似度／％

ＢＮ０５ ６４°３０．７３３′Ｎ，１６９°２３．８７９′Ｗ １２４ 犗犾犾犲狔犪犪狇狌犻犿犪狉犻狊Ｌ－４Ｔ（ＦＪ８８６７１３） ９６．６７

ＢＮ０８ ６４°３６．４６４′Ｎ，１６７°２７．５６９′Ｗ ５ 犜犺犪犾犪狊狊狅犿狅狀犪狊犺犪犾犻狅狋犻狊Ａ５Ｋ－６１Ｔ（ＮＲ０４１６６２） ９６．１３

２２２ 犠犻狀狅犵狉犪犱狊犽狔犲犾犾犪狌犾狏犪犲ＫＭＭ６３９０Ｔ（ＨＱ４５６１２７） ９６．８４

２２４ 犠犻狀狅犵狉犪犱狊犽狔犲犾犾犪狌犾狏犪犲ＫＭＭ６３９０Ｔ（ＨＱ４５６１２７） ９６．８８

ＢＢ０２ ７２°８．８２７′Ｎ，８°２１．６２９′Ｅ ４３５ 犆狅犾狑犲犾犾犻犪犪狊狋犲狉犻犪犱犻狊ＫＭＤ００２Ｔ（ＥＵ５９９２１４） ９５．９５

４４１ 犆狅犾狑犲犾犾犻犪犪狊狋犲狉犻犪犱犻狊ＫＭＤ００２Ｔ（ＥＵ５９９２１４） ９５．９６

ＳＲ０５ ６８°３６．９０６′Ｎ，１６８°５４．５９９′Ｗ ５３５ 犠犻狀狅犵狉犪犱狊犽狔犲犾犾犪狌犾狏犪犲ＫＭＭ６３９０Ｔ（ＨＱ４５６１２７） ９６．８７

ＢＭ０５ ６２°４８．２９６′Ｎ，１７０°５４．７９７′Ｗ ６４９ 犅犻狕犻狅狀犻犪犲犮犺犻狀犻ＫＭＭ６１７７Ｔ（ＦＪ７１６７９９） ９５．９６

６５２ 犅犻狕犻狅狀犻犪犲犮犺犻狀犻ＫＭＭ６１７７Ｔ（ＦＪ７１６７９９） ９５．７１

６５９－２ 犅犻狕犻狅狀犻犪犲犮犺犻狀犻ＫＭＭ６１７７Ｔ（ＦＪ７１６７９９） ９５．８５

６５９ 犅犻狕犻狅狀犻犪犲犮犺犻狀犻ＫＭＭ６１７７Ｔ（ＦＪ７１６７９９） ９５．７５

ＯＳ２ ４９°２２．６５４′Ｎ，１５２°７．９３３′Ｅ ７２９ 犃犿狆犺狉犻狋犲犪犼犪狆狅狀犻犮犪ＪＡＭＭ１８６６Ｔ（ＮＲ０４１６１６） ９１．９４

７３０ 犃犿狆犺狉犻狋犲犪犼犪狆狅狀犻犮犪ＪＡＭＭ１８６６Ｔ（ＮＲ０４１６１６） ９１．８６

７３１ 犃犿狆犺狉犻狋犲犪犼犪狆狅狀犻犮犪ＪＡＭＭ１８６６Ｔ（ＮＲ０４１６１６） ９１．６７

图２　北极海洋沉积物中可培养细菌中疑似新种的系统发育树

Ｆｉｇ．２　ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅｓｈｏｗｉｎｇｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆｐｏｔｅｎｔｉａｌｎｏｖｅｌｓｐｅｃｉｅｓｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍｃｕｌｔｕｒａｂｌｅｂａｃｔｅｒｉａｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍＡｒｃｔｉｃｍａｒｉｎｅｓｅｄｉｍｅｎｔ

３．２　可培养细菌的系统发育分析

通过基于１６ＳｒＲＮＡ基因序列的系统发育分析

发现，所有可培养菌聚类于５个大的类群，１０２个种

（见图３和图４），其中，γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ纲含有５９个

种，占据了细菌多样性的主要地位，达到了５８％（５９／

１０２）；其次是Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａ纲细菌，达到了１８％（１８／

１０２）；１１个序列为αｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，占１１％；８个序列

为Ｂａｃｉｌｌｉ，占８％；６个序列为Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ＿ｃ，占
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图３　北极海洋沉积物中可培养细菌中变形菌门的系统发育树

Ｆｉｇ．３　ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅｓｈｏｗｉｎｇｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ

ｂａｃｔｅｒｉａｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍＡｒｃｔｉｃｍａｒｉｎｅｓｅｄｉｍｅｎｔ
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图４　北极海洋沉积物中可培养细菌中黄杆菌纲、放线菌纲、芽孢杆菌纲的系统发育树

Ｆｉｇ．４　ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇｔｒｅｅｓｈｏｗｉｎｇｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆＦｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ＿ｃ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｎｄＢａｃｉｌｌｉｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍｃｕｌｔｕｒａｂｌｅｂａｃｔｅｒｉａｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍＡｒｃｔｉｃｍａｒｉｎｅｓｅｄｉｍｅｎｔ

６％。许多可能的新种（１６ＳｒＲＮＡ序列相似性小于

９７％）分散于进化树的多个不同分枝，反映了北极菌

种资源的丰富性和新颖性。

在γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ纲中发现多个疑似新种，如

菌株４３５和４４１菌株与相似性最高的模式菌犆狅犾

狑犲犾犾犻犪犪狊狋犲狉犻犪犱犻狊ＫＭＤ００２Ｔ 的１６ＳｒＲＮＡ相似性仅约

有９５．９５％和９５．９６％；菌株７２９、７３０和７３１与相似性

最高的模式菌犃犿狆犺狉犻狋犲犪犼犪狆狅狀犻犮犪ＪＡＭＭ１８６６
Ｔ１６Ｓ

ｒＲＮＡ相似性只有９１．９４％，９１．８６％和９１．６７％；菌株

５与相似性的模式菌犜犺犪犾犪狊狊狅犿狅狀犪狊犺犪犾犻狅狋犻狊Ａ５Ｋ－

６１Ｔ 的１６ＳｒＲＮＡ相似性只有９６．１３％。

Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａ纲中也含有疑似新种，菌株２２２、

２２４和５３５与最近的模式菌犠犻狀狅犵狉犪犱狊犽狔犲犾犾犪狌犾狏犪犲

ＫＭＭ ６３９０Ｔ 相 似 性 只 有 ９６．８４％、９６．８８％ 和

９６．８７％。菌株６４９、６５２、６５９和６５９－２与最近的模式

菌犅犻狕犻狅狀犻犪犲犮犺犻狀犻ＫＭＭ６１７７Ｔ 相似性只有９５．９６％、

９５．７１％、９５．７５％和９５．８５％，菌株１２４与最近的模式

菌犗犾犾犲狔犪犪狇狌犻犿犪狉犻狊Ｌ－４
Ｔ 相似性只有９６．６７％。

４　讨论

为获得北极海域海洋沉积物中新的细菌种质资

源，了解其多样性特征，本研究对来自北极海域的５９
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个站位的海洋沉积物样品中的可培养细菌进行了分

离纯化，获得了大量新的极地微生物种质资源。在测

定的５７０株细菌中，变形菌门Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ占可培

养细菌的绝大多数，其中以γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ的可培养

细菌数量最多，占总分离菌株数的７５％，多样性也最

为丰富，占细菌种类多样性的５８％。这与国内外相

关研究结果相一致，如林曦等［１１］发现北极白令海深

海沉积物中微生物的主要类群为γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，在

γ变形菌中主要的菌属为假交替单胞菌属犘狊犲狌犱

狅犪犾狋犲狉狅犿狅狀犪狊，假单胞菌属犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊和希瓦氏菌属

犛犺犲狑犪狀犲犾犾犪。Ｓｒｉｎｉｖａｓ等
［１２］对北极孔斯峡湾和斯瓦尔

巴特群岛的苔原地区的海底沉积物中可培养细菌的

多样性进行了研究，结果显示该区细菌分属于四大

类，其 中 γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ是 该 区 的 优 势 种。而

Ｇｒｏｕｄｉｅｖａ等
［１３］在对北极海冰可培养微生物多样性的

研究中，也发现γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ纲的细菌数量最多，

可占总分离菌数的７０％。

本研究获得的γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ细菌中，属于希

瓦氏菌属的细菌最多，其次为假交替单胞菌属，假单

胞菌属的数量也较为丰富。假单胞菌自然界分布极

广，在自然界物质转化中作用广泛且重要，能利用多

种有机物，包括一些较复杂的不易被其他微生物利用

的有机物［１４］；近来在南极土壤乃至深海沉积物中也

有发现，并且与多环芳烃降解有关，或直接参与了降

解过程［１５—１６］。希瓦氏菌属是典型的深海细菌类群之

一，该菌属中绝大多数为嗜冷或耐冷的细菌［１７］。本

次实验还分离到芽孢杆菌纲Ｂａｃｉｌｌｕｓ的细菌，该细菌

一般为好氧异养细菌，它们的出现表明该环境中有机

质比较丰富［１８］。

近年来对环境样品中的微生物调查研究大多采

用分子生物学技术，这种方法能够获取较为全面的微

生物信息，而传统的人工培养方法因为受到培养基成

分和培养条件等限制而较少应用。但是培养获得的

微生物往往是环境微生物群落中能够反映生态环境

特征的类群，可以更好地了解样品中处于活体状态的

优势细菌类群，评估微生物与环境的关系［１９］；同时对

培养获得的细菌进行生理生化及酶学研究等，可以为

开发利用微生物资源打下基础［２０］。

放线菌与人类关系密切，目前广泛应用的抗生素

约７０％是各种放线菌所产生。一些特殊的放线菌还

能产生各种酶制剂、维生素和有机酸等。本实验分离

获得４５株放线菌纲菌株，占总分离菌株的４％。经过

多年的研究，陆地放线菌的研究已经相当深入，现今

逐渐转向了海洋放线菌的开发利用。北极地区地理

位置、气候条件等的特异性，可能使得处于其中的放

线茵也具有特殊的生理生化特性，因此对于北极地区

放线菌次级代谢产物的研究具有重大的理论意义和

应用价值。

北极独特的生态环境蕴藏着丰富的细菌种质资

源。本研究通过优化培养基、改变培养条件将获得更

多的可培养菌；而通过分子生态分析将对原位微生物

多样性获得更全面的了解。北极沉积物中细菌具有

极好的多样性和丰富性。本文所获结果将有助于人

们深入认识和开发这一特殊海域的微生物资源。
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